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ヒト肝癌細胞 HepG 2株を用いてポリ (A) から近傍 MboI 部位までの数百塩基のみを含む 3' 末端部分 cDNA
ライブラリィーを作製した。これより無作為に 982 クローンを選択して塩基配列を決定した。配列の相互比較により




により行った。 PCR 法で増幅した cDNA 断片をランダムプライミング法によりアイソトープ標識フ。ロープとした。ま








9種についてはバンドが認められなかった。明確なバンドを与えた 144種のうち 67種が 1 本， 41 種が 2 本， 10種が 3
本， 7種が4 本， 19種が 5本以上のバンドを与えた。この結果に基づきそれぞれの cDNA に相当する遺伝子のコピー
数を同定した。
染色体アサイメント







とには相関性が見られ，多コピー数の cDNA 配列ほどゲッ歯類 DNA とクロスハイブリダイゼイションする傾向が認
められた。
(総括)
サザンブロットハイブリダイゼイション法を用いて 3' 末端部分 cDNA の染色体アサイメントを行った。実験に供
した cDNA のうち， 90%の cDNA 種が明確なバンドを示したことから，本方法が多種 cDNA の染色体アサイメン
卜に適用可能であることが明らかである。







イブリダイゼイション法を用いて 160種の 3' 末端部位 cDNA 配列の染色体アサイメントを行った。
実験に供した cDNA のうち， 90%の cDNA 種が明確なバンドを示したことから，本方法が多種 cDNA のアサイ
メントに適用可能であることを示した。
さらに，前述の知見に加えて，それぞれの cDNA に相当する遺伝子のコピー数，その遺伝子ファミリーの染色体分布，
他種動物の相当する遺伝子との塩基配列保存性等の知見も得られた。これらの知見を総合することにより，新規遺伝子
についてその機能の類推が可能である。
今後，本方法によりアサイメントされた多種の cDNA についてさらに詳細なマッピングを行い，染色体上の領域を
特定していくことにより，これら cDNA をヒトゲノム上の特異的マーカーとして用いることが可能であろう。さらに
遺伝病リンケージ解析の結果から予想される染色体領域内の疾患原因遺伝子の候補遺伝子としてこれら cDNA を用い
ることも可能であろう。
以上により，本報告は，学位に値すると考える。
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